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Desdc el desarrollo de las huellas digitales a finales del siglo
XIX, la tipificaci6n del ADN por VNTR. representa la in-
novacldn mas poderosa que se haya desarrollado en las
ciencias forenses durante el siglo XX. Con el descubrimien-
to en 1980 del polimortismo del ADN en el genom a humano
y con la subsecuente demostracion de que tal hlpervariabill-
dad esta ampliamente distribuida en los humanos, las den-
cias forenses han reconocido el enorrne potencial que otrece
la tipificaci6n del ADN para la identificad6n de un indivi-
duo a partir de una muestra biol6gica dejada en la escena
del crimen. La utilidad de la ttplflcaclon del ADN como
herramienta foreuse recae no solo en su alto poder de dis-
crtmlnaclon entre los individuos de una poblacion, sino
tam bien porque se pueden utilizar muchos materiales de
origen biologico, en diferentes circunstancias, que de otra
manera serian inutiles en las pruebas de ttpiflcacion tradi-
donal. EI debate actual sobre las pruehas de ADN pone de
relieve la necesided de imponer un mayor rigor ante las
dificultades que aparecen cuando una tecnologia cientifica
bastante compleja se introduce como prueba ante un tribu-
nal de justicia. Se discuten las vcntajas y Iimitaciones sobre
el uso del polimorfismo del ADN en la medicina forcnse. En
Colombia se deben establecer criterios nacionales para que
las pruebas forenses del ADN sirvan a los intereses de 101
justicia, bien sea para identificar a un criminal 0 para ab-
solver a un inocente.
INTRODUCCION
Los hechos a traves de la historia reciente nos han
demostrado la utilidad de las tecnicas cientificas en
la praclica forense. Todos elias han pasado par las
pruebas de confiabilidad para asegurar. pOI' una par-
le. un cOllocimiellto raciollal de su uso y. par otro
lado, para cOllocer sus limitaciones. Es asf C0l110 se
han utilizado diferentes pruebas que van desde las
mas sencillas como las huellas dactilares, la antro-
pologfa ffsica (antropometda. el rell·alo hablado, la
reconstrucci6n fisica), la prueba de Greiss (0 de pa-
rafina). los polimorfismos de proleinas (grupos san-
gufneos. HLA. protefnas sericas y de gl6bulos 1'0-
jos). hasta los mas sofisticados como las pruebas de
balldeamienlo crol11osomico, la histotipificacioll
molecular del HLA y las recientemente descritas.
huellas digilales del ADN 0 fragmentos de restricci6n
polim6rfica del ADN (RFLPIVNTR).
EI sentido conuin nos enseiia que una prueba forense
puede ser aceptada como tal si cum pie por 10 menos
tres condiciones: su teoria cientifica debe ser comple-
tamente valida. sus merodos y tecnicas deben ser
confiables y reproducibles, y debe demostrarse suutilidad
practica en varios casos concretos. Sin embargo, no
siempre los tribunales de justicia se rigen por el sentido
corruin. Un ejernplo cle ella ocurre en los tribunales de
los Estados Unidos. en donde la aceptaci6n de las
pruebas cienuficas en el campo forcnse se deben someter
a los principios establecidos en el caso Frye vs US en
1923: "EI principio cientffico debe ser demostrable.
ampliamcnte establecido y haber ganado la aceptacion
general en el campo particular al que este perienece".
Para muchos el crirerio Frye peca pOl' vaguedad. Para
otros es delllasiado restrictivo. y no se entiende si la
aceptacion general se refiere a la unanimidad. la ma-
yorfa de opinion 0 al rigor cientffico (I. 2).
Por definicion. una prueba de laboratorio que se uti-
lice como peritazgo cientffico. en un proceso judicial.
debe proponerse descubrir la verdad. Para lograr su
objetivo. la justicia nom bra tamo a personal cienlffi-
co calificacto (peritos). como a evaluadores crflicos
(jueces. fiscales, jurados y abogaclos). Sin embargo.
existe una amplia disparidact entre los criterios cien-
tfficos y aquellos judiciales. La comunidad cientffica.
por una parte, vigila la investigacion sometiendo las
nuevas teodas y descubrimienlos a exhaustivas revi-
siones y eontinuas verificaciones independientes. POI'
el contrario. en los tribunales de justicia. lales contmles
cientfficos estan total mente ausentes y son. en ultima
instancia. los jurados evaluadores (no idoneos en el
campo cientffico). quienes deben ernitir un concepto
cdtieo sobre la cornpetencia de una tecnica de lIS0
cientffico. para resolver un caso forense (I).
Algunas de las pruebas forenses aseguraron su ulili-
dad pOl' rnllcho tiempo. basadas en SlI arnplia acepla-
cion. a pesar de su cOllocimiento empfrico. Sin em-
bargo. eSllldios cientfficos exhaustivos han demos-
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uudo para muchas de elias su verdadero valor y uti-
liclad ante lu jusriciu A pruebas como la denorninada
de Greiss. muy urilizada en el pusado para dercrminar
In presencia de nitritos 0 nitraros. se lcs dernosuo su
carencia de valor cuanda otras susiancias distinias a
la polvora (orina. tuhaco ceniza. Iertilizunres. erc.).
dieron lectura positiva (I).
Mis recienternerue, el debate sabre las pruebas torenses
se hu cerurado ell dos aplicaciones de In biotecnologfa:
por una parte. los indicadores de proternas. y pOl'
otro lado. la identificaci6n molecular por ADN. Am-
bas te-cnieas ulilizan Illetodos de electroforesis en
gel con el fin de revelar los den0111inados polimorfislllos
o diferencias geneticas en una poblacion de inclivi-
duos. ESlas dos tecnicas permiten idenLificar compa-
rativamente muestras de sangre. semen u 011'0 material
biologico. can Illuestras derivaclas de un sospechoso
o vfclima.
Las pruebas forenses basadas en los polimorfismos
proteicos de la poblacion se iniciaron a finales de los
ai'ios sesenla. E5ta~ tecnicas se desarrollaron en un
comienzo para el eSlUdio de la gene-tica de poblacio-
nes. se somelieron a pruebas experilllelHales. sus le-
mas se publicaron cientfficalllente y los resultados
obtenidos se comprobaron y validaron por diferentes
investigaclores bajo condiciones experimentales co-
nociclas. Estas lecnicas flleron luego modificadas para
propositos forenses. desconocienclo cientffic<1mcnte
sus limitaciones en la praclica diaria (cantidad, eclad.
contaminantes. vida media util. degradacion a con:
servaci6n bajo condiciones de temperatura. hume-
dad y luz) (I. 3).
Un ejemplo de la sitllacion anteriormente seflalacla
10 conslituye la muy conocida prueba mullisistema.
de amplia aceptacion par la justicia de los Estados
Unidos. ESla prueba se disefl6 para detectar el
polimorfismo de Ires protcfnas en un llJ1ico proccdi-
mienlO forense: pretendfa deducir la maxima canticlad
de informacion a panir de una muestra pequefla. Ell
1980. el Laboratorio de Serologia del Instituto Mu-
nicipal de Analisis Clrnicos de Nueva York la modi-
fico. al'iadiendole un cuano indicador. La prucba
multisistellla "cualro en uno" se introdujo ampliamente
como prueba judicial. en el Estado de Nueva York.
en 1987. Sin embargo. ese mismo ana. el director
del Laboratorio Municipal de Amilisis Clrnicos admili6
que tan s610 se habia publicado un articulo cientifico
sobre este sistema (I).
Durante el juicio: ·'EI pueblo vs. Seda··, en los Esta-
dos Unidos. el juez determino que la prueba
Illultisislema cuatro en uno, no cumplfa el criteria
Frye de amplia aceptacion general por parle de la
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comunidad cicnnficu y. pOl' 10 tanto, no podia acep-
rarse como prueba torense. De csra m.mera. se puso
en tclu de juicio su objciividud en cientos de conde-
nas anreriorcs (I).
Durante los ultimos cinco anos se ha ida cousolidando
eluso del polimortismo del ADN como prueba rorense,
aunque 511reona cicmifica se ha venido desarrollan-
do durante los iihimos 30 anos a proposito del esrudio
de las enferrncdades hereditnrias. para identificar genes
causantes de enfermedades en las familias ponadoras
de un trastorno congenito y predecir el riesgo de un
indivicluo cuando se canace el gen causante. Sus
ventajas en la investigacion criminal estan relacionadas,
en primer lugal'. con la escasa canLidad de material
organico encontraclo en cada caso, la ausencia de
problemas con relacion a la vejez par deterioro. y en
segundo lugar, su confiabilidad incriminatoria a de
identificacion que es varias veces mayor que las pruebas
de polimorfismos de protein as (I. 3. 4).
La identificacion biologica par ADN se basa ell la
hip6tesis ya comprobada de que el c6digo genetico
es propio de cada sujeto. y tan exclusivo, como la
huella dactilar. Dado que el 99% de los 3.000 millo-
nes de pares de bases del ADN humano son identicos
para todos los individuos. los cielllfficos buscaron
metodos que les perlllitieran idenLificar aquellas escasas
regiones variables (polilllorficas). Las bases tcoricas
funclamentales. en la identificaci6n forense pOI' ADN.
fueron establecidas en J 980 por Wyman y White
con el clescubrimiento de los segmentos variables 0
polimorficos del ADN en el genoma humano (5). Su
posible uso como huellas digitales del ADN para
apl icacion forense fue establecido en 1985 por Jeffreys
el aI, can la sllbsecllente demostraci6n de que lal
hipervariabilidad del ADN esta ampliamente distri-
buida en los humanos (5. 6).
Estas regiones del ADN altamente polimorficas (re-
giones minisatelites). se caracterizan porque contie-
nell secuencias de nucle6tidos que se repiten en landem,
como los vagones de un tren (VNTR = Variable
nucleotide tandem repeats) (7). EI numero repetitivo
de las unidades en tandem varfa de una persona a
otra; un indiviJuo puede tener quince unidades
repetitivas donde OLTOpoclrfa tener Ull poco mas de
cien. Estas regiones variables del ADN pueden cor-
larse en sus Iflllites COil el usa de enzil11as de restric-
cion, produciendo asf los denol11inados fragmentos
de restriccion polimorfica 0 RFLP (restriction fragment
length polymorphism) (4).
Como el numero de segmentos repetilivos varfa en-
tre inclivicluos. asf tambien variani la longitucl Lotal
de estos segmentos VNTR al ser estudiados en el
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Iaboratorio. EI mimero de uniclades repetitivas para
un sistema particular puecle variar de 1I1l0S poeos a
varies cienros, de tal manera que cualquier locus
VNTR en el genorna humano puede existir en UIlO e1e
varios cientos de formas 0 alelos. La colecci6n e1e
varios VNTR. ubicados en diferenrcs loci (genoripo).
perrnite la posibilidad de varios rnillones de combi-
naciones. brindando la posibilidad de distinguir ex-
clusivamente a LIlla persona de orra. ESI0 significa
LIlla gran capacidad para poder excluir a lin indivi-
duo falsamente acusado, y una ll1uy pequefia proba-
bilidacl de que existan dos indivicluos con patrones
de ADN identicos dentro de una poblacion (1.4.7).
En el lnstituto de Genetica de la Universidad Nacio-
nal de Colombia se han realizado estuclios familiares
sobre los marcadores polimorficos del ADN en algu-
nas etnias indfgenas y mestizas, con el fin de carac-
terizar la estructura genetica de las poblaciones co-
lombianas. Can el presente trabajo queremos dar a
canaceI' Iwestra experiencia en el campo de la genetica
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de poblaciones. analizando sus bcneficios y discu-
riendo las limuaciones de csta nueva tecnologfa.
METOOOS
Los merodos moleculares que utilizan la caracteriza
cion de los VNTR han sido muy atractivos para pro-
poxitos forcnses debido a que se pueden extraer can-
tidades de ADN suficicntes. a partir de manchas se-
cas de sangre. muesrras escasas de semen. ufias. dienies.
huesos 0 fol iculos pilosos (4. 6). Ademris, cantida-
des mmimas del ADN pueden analizarse si sus se-
cuencias especfficas son previamente amplificadas
in vitro mediante la reaccion en cadena cle la polimerasa
(Pf.R: polymerase chain reaction).
Los laboratorios forenses emplean ires recnicas para
el anal isis clel ADN: fraglllentos cle restriccion
polimorfica de locus unico 0 multiple, hibridizacion
con sondas y reaccion en cadena de la polilllcrasa
(Figura I). Los segl11enlos VNTR/RFLP se caracteri-
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Figuni I. EI !Jl"()ce,'1'ode idellt!li('{/cioll forell.~e. Las III/elias digif{jles ell el A ON de /III illdil"idllo sospeclwso IJlwdell ser COIllprlr(u!(/S COli {as
!I1//eslros de Af)!V oblellidfls Co/IIO I!\'idellcin. £1 ADN e.rrrofdo de la ra/: de II/I pelo es s/!/iciellte pnra illicial" d I'mceso de id{'//IUicacioll
forellse: nisla/llil'llfO.'" p/lr!licl/cir)1I del ADN. (1IIIpl(j/('{/cirJlI po!" PCR. restricci611 ell::.ill/fiti("(l. sepnracirJlI de losji"agJ!!Pllros de ADN pOI"
eleC{rf~r()resis eli geles de agal". hihl"idi:.al'irJI/ COli srllidas espcc((ir'as de ADN II/o}"cad{{s. 1"{'1'e/ado,.'"./IlIflllI/ellte {{/lntisis ('O/llIHlrati1'O de {as
IIII/('Sll"ns.
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zan en el laborarorio mediante el usa de sondas que
idcnti fiean las secuencias cspccificas de las unidades
repcritivas. Una sonda es de /OCIIS unico cuando iden-
utica una sccuencia rcpeuuva. en un solo locus (Iugar
donde se ubica una secuencia especffica cle ADN
dentro de un cromosorna). Si Ia sccucncia reperiiiva
se ubica en muehos loci. se habla de una sonda
mululocus (I. 3. 4).
La sfntesis de ADN ill vitro par el metoda de la reac-
cion en cadena de la polimerasa (Pf.R) puede ser
necesuria para incremental' en millones de veces la
cantidad de muestra disponiblc (8, 9). Mediante esta
tecnologfa segmentos de ADN, de clialquier fuente.
en cantidades mfnimas (lOa 50 nanogramos), y de
hasta 3.000 pares de bases en 10llgitud, plleden ser
eficientemente amplificados en terminos de horas. Para
ello se requieren secliencias corlas cle ADN que inicien
el proceso de sfntesis (primers). los nucleotidos a partir
cle los cuales se sinteliza el ADN. una enzima
termicamente estable que polillleriza el ADN (TAQ)
y un aparato reactor de ciclos lennicos (10).
Para la identificacion forense pOl' ADN a traves del
amilisis de RFLP. el ADN procedente de distintas
I'uentes ylo amplif'icaclo en el laboratorio es digerido.
primero. mediante enzimas de restriccion. y luego sus
fragmentos asf producidos se separan pOl' tamaiio me-
diante el usa de electroforesis en gel (Figura I). EI
campo electrico empuja los fragillentos de ADN a
traves del gel de agarosa. avanzando los fragmentos
pequeiios a mayor velocidad que los grandes. Los
fragmentos asf separados, por su tamai'io, son Iuego
desnawralizados en hebras individuales y son transfe-
ridos del gel de agarosa a una membrana de nilrocelulosa
o nylon. la cual fija los fragmentos de ADN en su
lugar (1.4).
Sobre la membrana de nylon 0 nitrocelulosa se aplica
una sonda marcacla radiaclivamenle, la cual se enlaza
con los fragmenlOs de ADN al reconocer secuencias
especificas delltro de los VNTR (hibridizacion). Una
misma membrana se puede ulilizar secuencialmente
para hibridizaciones con sOllclas uniioclis diferentes.
La membrana hibridizada con la sonda radiactiva (de
loc[(,'i unico a multiple). se revela sobre una placa de
rayos X (autorracliograffa). Los fragmentos
radiactivamente marcados aparecen como una serie
de bandas separadas paralelamenle (Figllras I y 2). La
posicion de las bandas conslituye L1na medida del ta-
lllaJlO de los fragmentos polimorficos (VNTR). En la
autorradiograna resultante, cuanclo se utiliza una SOI1-
cia unilocus. se c1etecta par 10 general 1'1presencia de
bandas (alelos) de dos tamanos di ferentes. lillO here-
dado de cada progenitor (heterocigoto). Si la sanda
revela solo un alelo, se admite que la persona heredo
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el alelo clel misrno tamano de ambos padres y sera
homocigota para dicho locus (4).
Para conocer si dos muesuas de ADN tienen el 11115-
1110 origen, se examinan las bandas ideruificadas par
una sonda concreta en la autorracliograffa y se COIll-
prueba si coi ncidcn 0 no. Los datos obienidos se
confrontan can aqucllos obtenidos en la poblaciou
general. con el fin de averiguar In frecuencia de apa-
ricion del alelo particular. Un alelo tfpico puede en-
contrarse en un 10% de la poblacion, pOl' 10 que no
sena diffcil que dos personas escogidas £11azar por-
taran el mismo alelo. Pero si consideramos los alelos
de tres 0 mas loci disrintos, en una misma muestra,
disminuye la posibilidad de que dos personas parten
los mismos aiel as delltro de una poblacion de indivi-
duos (a excepcion de los gemelos identicos), y esta
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Figura 2. AI/dli.l'is del polil/lOl.fislJlo VNTRIRFLP ell CI/(/fro/wllilias
illd~r:eII{{s colombimllls. £1 ADN o!Jlellido de sallgre \'ClIOS{{ file di-
gerido em.imdficoJIICllie COli Hac-Ill: .,'u."./i"a3mellTosjileron sepom-
do.\"elecfm/oreficmllellTe (24 lioltios durallfe 1711Oms) por /{IlIlmlG ell
ge/es de agamsa al 1.0% y II/ego fmmlerido.\· {{ III/{{ membrana de
l1ylrJII (SollfllCrtl blo!!). £I poIiJl'lOJ./i.\·1I1OVNTI? pam eI CI"OIIIOSOI//((17
.lile {(Jwli::,ado cOIlla SOlido DI7S79/1wrcada COIlql/eJllolllllliliiscellcio
(L!Iecodes CorporaTion, Val/llIlla, Nell" Yurko USA). Se prescJltall los
resl/ltados uhfellidos so!Jre dos}f.llllilio,l" de!a e!llio arlllwco (A.'" B) Y
dos/mllilias de {a efllia yuco(mkpa (C.'" D). Los IIltJrcadores VNl"!? .\"e
Iraedoll de pmlres a II/jos de UIIO IIlmlf'J"a IIlelldeliww codo/lliJlaJife.
Los ./leclws so!Jre la .filJllilio w"hl/OC,) H illdiclllI la presellcio de 1111
individu(1 jc..'IIIf'lIiIlO a fliliell se Ie exclilye !a p(/fernidad. Se indica el
IWIIWIO de losji"agJllell!os lIIorcodores de ADN ell pares' de bases. En
{as c((aI!"oIwlli!ios se obsen'o 10 presencia COllllili de 1;;I./i"o,'.!,lIleJlfO
VN7"!? (emre los J/wrcadores 2/95-20/9) que 110 e.l"(iIi! para l)mp,)-
sifOs.!orellses. Ell los cirboleslwlliliares se illdicol! {({jllellos illdil'id/(o.l'
de Sf!XO I/WSClllil!fI (0) y.!c..'lIIeJlilio (0).
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es la caracterfstica que le ororga at ADN su poder de
identidad (1.3.4).
Utilizando la mcrodologfa anteriormcnre descrita, se
presentan algunos de los resultados obtenidos en las
emias indfgenas arhuaco y yucos, de la Sierra Nevada
de Santa Marta. En esta poblacion se analizaron indivi-
duos por grupos tarniliares, COil el fin de poder caracte-
rizar los alelos y sus frecuencias genicas (Figura 2).
LIMITACIONES ACTUALES
A pesar de que la tecnologfa empleada es bastante
conocida, es la misma comunidad cientffica quien ha
cuestionado la utilidad inmediata del ADN como prueba
de identificacion absoluta en los tribunales judiciales
(I, 3, 11-13). Hasta el momento, se desconocen los
l11urgenes de confiabiliclacl y error de las tecnicas de
laboratorio lItilizadas; tampaco se han cuantificado
las frecuencias de sus marcadores biol6gicos en los
c1ifercl1tes grupos etnicos y raciales lllayores, y tal1lpoco
se han precisado los metodos estadfsticos que perlllitan
definir su grado de confiabilidad (I, 3. 11-13). Sin
embargo, a pesar del cuestionamiento cientffico, la
prueba de ADN se ha utilizado para resolver varios
cientos de casos criminales en los Estados Unidos,
siendo ll1uy pocas las circunstancias en que dicha prueba
ha sido cuestionada (3, 14).
Con la experiencia actual reunida en los diferentes
laboratorios forenses que hacen tipificaciones del ADN
para resolver casos criminales. se-ha podido determinar
que (13): aproxil11adal11ente el 35% de los casos co-
rrespondell a pruebas de exclusion, es de-cir, aquellos
casos en donde se del11uestra que no hay identidad
enlre las muestras biologicas confrontadas: aproxi-
madamente un 20% de los casos no se pueden resol-
ver debido a la l11uy escasa cantidad de ADN y a
arras problemas tecnicos. EI problema actual' esta
relacionado call un 45% de los casos criminales en
los cuales el patron de VNTR/RFLP en el ADN es
idenlico can aquel otro patron encontracto en la llluestra
forense. i.Cual es la probabilidad de que las dos l11uestras
comparativamente identicas provengan de la misma
fuente?
Cuando se usa el ADN para propositos forenses,
bien sea para la identificacion 0 para la exclusion.
surgen de inmediato varios interrogantes: i,Hasta que
punta una prueba cOl11parativa del ADN representa
un error lecnico de laboratorio. ° hasta que punta
representa una caracterfstica de identidad biologica
particular? i,Que tan (recuenle es este cankler "bio-
logico particular" de un individuo denlro de la po-
blacion? i.Cu,il es la probabilidad de que tal panimelro
de identidad ocurra por casualidad y que el sospe-
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choso no renga nada que vel' can la rnuestra biolcgi-
ca? i,Existe alguna probabilidad de que orro indi vi-
duo, dentro de una poblacion particular. rnuestre el
mis1110 patron de ADN que la muestra forense?
Problemas tecnlcos. EI poder de identificacion
forense por ADN radica, por una parte. en la hipoiesis
de que los RFLP/VNTR producen ranros alelos di-
ferenres que virtual mente forman una serie continua.
y par otro lado, ell su capacidad para demostrar que
dos muestras rienen el misrno patron biologico. Sin
embargo, en la tipificacion forense por ADN. es
difici l deterrninar si un ale lo de una rnuestra es
identico a oiro alelo extrafdo de una muesua disunta
(3). En algunos cases, dependiendo del tipo de locus
exarninado, los alelos mas comunes pueden reunir-
se dentro de un intervalo de seis milunetros ell un
gel de agar de 33 centfmetros de longitud. De esta
manera, dado que los tamafios de los fragmentos
RFLP estan espaciados a muy corta distancia. es
diffciJ determinar si la posicion relativa de las ban-
das se debe excll.lsivamenle al tamailo propio de los
fragmenlOs del alelo en cuestion. 0 si interviene
mas bien un factor de error en la tecnica de
electroforesis utilizada (desplazamiento de bandas)
(1,3,11-13).
Tambien se debe tener en cuenta que aquellos alelos
que difieren en una cantidad mfnima de unidades
repetitivas no se pueden separar par los metodos
convencionales de laboratorio. Par ejemplo, es pnk-
ticamente imposible diferenciar RFLP de 2.000 pa-
res de bases de aquellos con 2.005 0 con 2.020 (3).
Se acepla pues. pOl' parte de la comunidad cientffica.
In existencia del desplazHmiento de bandas: algunos
expertos consideran que ese desplazamiento se pro-
duce en por 10 menos el 30% de las pruebas forenses
del ADN. Hay varias teorfas sabre su causa. perc
no se ha publicado ningun artfculo cientffico de
verificacion. EI desplazamiellto de bandas en la
pnktica judicial constituye ulla excelente i1ustraci6n
de los problemas que ya han surgido. y los tribuna-
les deben determinar la confiabilidad de un metodo
que no ha tenido el debido proceso de comprobacion
cientffica.
Los patrones de bandeamiento originados pOl' los
VNTR inducen problemas tecnicos de identificacion
y discriminacion de alelos y de reproductibilidad misllla
de las pruebas. Como metodo para controlar el des-
plawmiento de bandas se ha propuesto el uso de
sondas especiales c1irigidas a loci monolllorficos. de
los cuales se generan fragmentos RFLP del mislllO
tamal10 en una poblacion de individuos. En leo ria. si
los RFLP monomorficos estrin desplazados. se habra
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produciclo Ull factor delta de dcsplazumicuto, que
debe ser calculado y corregido. Sin embargo, ya se
ha demostrado que diterentes sondus monornorticas
prcsenran racrores di rcrentcs de corrcccion (I. 3).
Tambien se ha propuesio el uso de experimcuros
mixros: la muesrra A precede por la pisra uno en un
gel. la muestra B par la pista dos. y Ia mezela de las
muestras A y B par la pista tres. De esta manera. a
pesar de que hay dcsplaz.unicuto de bandas, se man-
tieue su ideruidad (l ).
Tambicn se ha propuesto que los trugmernos VNTR
del ADN se deben agrupar pOl' talllano; los lilllites
de cada banda estarian detenninados poria medida
de su error eSI,indar 0 de desplazarnienlo (II). Para
algunos VNTR es probable que nurnerosos alelos de
tamano similar sean agrupados dentm del mislllo grupo.
Es necesario, de manera arbitraria, detenninar el tamafio
de banclas demro de un limite de agrupamientol de
acuerdo can su error eSHlndar, y poder predecir asi
su idenlidad ([ 4). Dos bandas de VNTR/RFLP asig-
naclas al mislllo grupo pueden contener nUllleros di-
ferentes de unidades repetitivas.
EI FBI de Estados Unidos ha propuesto el uso de las
desviaciones estandar: un fragmento RFLP de longi-
wd X corregido con un margen de error delta (x ±
d). EI FBI usa un valor della ernpfricamenle estable-
cido del 2.5%. rnienlras que la compaiHa Life Codes
utiliza un delta del 1.8% (3). De esla rnanera, dos
fragrnentos RFLP de ADN. son identieos enlongitud.
cuando se superponen sus Illargenes especificos de
eonfiabilidad (3).
La contaminacion. Esto se refiere a que con rnucha
frecuencia las muestras biologicas recuperadas en la
escena del crimen estan deterioradas y conLaminadas
con micro-organismos II otro material organico. que
allmentan el riesgo de falsos positivos 0 negativos.
La contaminacion puede degradar y destruir los
fragmentos RFLP, y asi se puede encontrar en una
Illuestra un numero inferior de band as al que nor111al-
menle deberfa verse (I). Ademas, se debe lener en
cuenta que la contaminaeion del ADN con Olras sus-
tancias quimicas pllede allerar su movilidad
electroforetica en un gel. De est a manera, aunque las
l11uestras provengan de la misllla persona, si una de
elias esta contaminada. se pueden originar patrones
de bandeallliento compararivamenle diferenres.
EI analisis estadfstico y la estructura genHica de
las poblaciones. La seguridad y poder de identifi-
cacion forense pOl' ADN radica en su capacidad no
solo para delllostrar que dos muestras lienen el mis-
mo patron biologico, sino tambien para sllgerir que
el patron genetico observado es rarisimo y unico
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dentro de una poblacion de individuos. Los anuncios
hechos par diferentes comparuas comerciales ell los
cuales se proclamaba que el poder de identificacion
y resolucion de las prucbas torenses podrfa ser hasra
de 1:738.000.000.000.000. desaruron las mayores
controversias entre la comunidad cientffica (11-15).
EI problema de la significanciu estadisuca de identi-
dad plantea los siguientes inrerrogantes: Leual es la
poblacion de referencia de la cual se ha rom ado un
individuo al azar? l.Como se deben cornbinar los
datos de los difererues loci para dar una probabilidad
de identidad unica a partir del patron VNTR del
ADN°
Las ecuaciones estadisticas para calcular las frecuencias
de un patron de alelos son utiles solamente cuando
se aplican a una poblacion con aparealllientos lllaritaies
aleatorios, una condicion conocida C0l110 equi Iibrio
de Hardy-Weinberg (H-W). Bajo las condiciones de
equilibrio Hardy-Weinberg, la presencia de un alelo
dentro de una poblacion es tOlalmente independiente
de la presencia de un segundo alelo. Gracias a ello
se puede calcular la frecuencia de un par particular
de alelos (genotipo) para un locus especffieo, dentro
de lIna poblacion (3, 13, 16).
Talllbien se puede calcular la frecuencia de un genotipo
para una combinacion de loci. 111111tiplicando la fre-
cuencia del genotipo para cada locus individual;
matemalieamente hablando: II. pI. , donde j repre-
senta un indice de aIel os ...j c~n ~lna frecuencia PI
en lIna poblacion I. Por ejemplo, si los genotipo~
Ala. Bib, Clc, Old en los loci A, B, C Y D apareeen
en un 10% de la poblaeion, entonces la probabilidad
de que una persona presente estos genotipos en los
Cllalro loci es 0.1 XO.I XO.! XO.I = 0.000 I 0 sea un
0.0 1% (16, 17). Esto tam bien signifiea que entre
mayor sea elnurnero de loclIs independienles anal i-
zados, y rnayor sea el numero de aiel os pOI' locus,
mayores seran las probabilidades de identificacion
exclusivas para un individuo. Sin embargo, la adicioll
de varios loci a una prueba incrementa sus costos,
aunque su eapaeidad de identificacion dentro de
una poblacion se acerca a casi O. Cuando las pobla-
ciones de illdividuos no se encuentran en equilibrio
H-W, ni los alelos, ni los dislinlos loci serian inde-
pendienles unos de Olros. Bajo eSlas condiciones
no existe un metodo eSladfstico para calcula!" la
frecuencia de un genotipo particular dentro de una
poblacion (3, 12, 13).
A pesar de que el leorema de Hardy-Weinherg es
claro, existen conlroversias con relacion a la es-
tructura misllla de la poblacion, pues se sabe que,
dentro de una poblacion general de individuos existen
subpoblaciones, y a veees puede enconlrarse que
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un sistema polunorfico de lin locus particular pue-
de est.u en equilibrio H-W clentro de la poblacion
general, perc no denrro de una subpoblacion parti-
cular. En rerminos maternaticos. el producto de los
prorncdios 110 ex 10 misrno que el promedio de los
producros (3, 13). Esto qui ere dccir que la identidad
de una persona particular puede requerir un grupo
humane cspccffico de refcrcncia, cornpuesto por
subpoblaciones ctnicas y geograricas adecuadas (3,
I 1-13. 18).
Las denorninadas poblaciones negras. caucasicas,
orientales 0 hispanas. estan constilllidas pOl' multiples
subpoblaciones con c1iversascaracterfsticas gene-ticas.
Se conDce aclemas que las diferentes poblaciones
hUlllanas SOil encl6gamas pOl' naturaleza y eSlO puede
general' un desequilibrio H-W. Esta endogamia esta
determinada par las earacterfstieas rnisrnas de la po-
blaci6n y est::l relacionada can su etnieidad, ubicacion
geognifica, nacionalidad y apareamiento marital. bien
sea par creencias religiosas, iclioma 0 afinidad socio-
cultural (3, 13, 19).
Para un alelo 0 locus que se encuentre en desequilibrio
H-W dentro de una subpoblacion, la logica sugiere
su eliminacion de la base de datos. Sin embargo.
eslO disminuirfa la cantidad de alelos 0 locus lhiles
c1entt·o de una subpoblacion. Para soilicionar este
problema. el National Research Council (NCR) de
los Estaclos Unidos ha propuesto la determinacion de
1£1estrllctura genetica en grupos etnicos mayores como
europeos, orientales. negros, hispanos, etc .. a los cllales
se deba rel'erir el caso fndice observaclo clentro de
una slIbpoblacion especffica. Bajo estas condiciones.
el calcula de la frecuencia de un genotipo particular,
clentro de una subpoblacion. estarfa mejor definido
pOl' aquellas frecuencias abservadas en el grupo etnico
mayor (siempre y cuando cumpla la condicion de
equilibrio H-W). Es clecir, se trabajarfa con las I're-
cuencias promedio p. de una poblacion mayor, dentro
de la cual la sUbpoblacion I se presume que es 'un
componente (3).
Si el proclucto II
J
Prj clel grupo ernico mayor resultara
menor que el producto II. Pr observaclo en la
subpoblaci6n I, habra desde It,egb una subestim£1cion
peljllclici£1l para el incriminado. Para solucionar este
problema, el NCR cle los Estados Uniclos ha sugericlo
el uso de las frecuencias genicas represelllativas de
los grupos raciales mayores puros, en doncle se pre-
sume que el valor de las frecllencias se encllentra en
sus Ifmites Illi\ximos ("ceiling principle"); 0 sea, Ilj
maxip,). Para implementar este principio el NCR
sugicre
J
el muestreo de por 10 menos 100 indivicluos
pertenecientes a 15 0 20 poblaciones mayores
geneticamente "puras y homogeneas" (3, I 1-13).
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La evaluacion de una probabilidad cstadfstica de
identidad debe rornar en cuerua una poblacion de
referencia de la cual se deri va la muestra torense.
Sin embargo, aquf surge otro problema pucsto que,
aun cuando se tenga pleno conocimiento de la estructura
genctica de las subpoblaciones de referencia. es muy
eliffci I predecir, a priori. cl grllpo humuno £IIcual se
cleban relerir las muestras forcnses dejadas por un
sujero desconociclo en la escena clel crimen. POl'cjernplo.
no se comprenclerfa bien como elegir un grupo
poblacional de referencia para una rnucstru biologica
dejada por un criminal desconocido ell 1::1ciuclad de
Nueva York, en dondc los grupos etnicos mayores
comprenden negros. japaneses, hispanos, chinos, eu-
ropeos, vieLnamitas. etc. La composicion racial de
un criminal desconocido se podrfa deterrninar te6ri-
camenLe par los dalos que aporte lin testigo. POI' 10
tanto, la poblacion de referencia para uso estaclfslico
de identiclacl es total mente teorica. y probable mente.
compllesta por un grupo humane con algt"in grado de
mestizaje (1.3. 11-13).
La manera correcta de estimar las probabiliclades rea-
les consisle en deLerminar las probabilidacles alelicas
de cada subgrupo racial particular. perc los datos sobre
la eslructllra genetica de cada subgrupo no existen. y
tomarfa varios an os consegllirlos. Aclern3s. la sub-
estruclLlracion genetica dentro de las poblaciones tiene
varias consecllencias: no existe un grupo poblacional
homogeneo de referencia para poder eSlimar la frecuencia
de un protOlipo particular de ADN; por 10 tanto. un
inclividllo como caso forense. pllecle requerir diferentes
grupos poblacionales de referencia. Otra consecuencia
es que la ley de 1£1multiplicacion de las frecuencias
genicas de los diferentes loci no es la mejor, ya que se
requiere de un estimativo real para caela subgrupo
poblacional (3. 13).
RECOMENDACIONES PARA COLOMBIA
La idenlificacion forense de inclividuos a traves de las
denominadas huellas digirales clel ADN requiere de la
participacion de dos campos especializaclos de la bio-
Jagfa como son la genetica molecular y la genelica de
poblaciones. En ellnstituto de Genetica, cle la Univer-
siclacl Nacional de Colombia. se han adelantado di I'erentes
trabajos de investigacion en el campo de la biologra
molecular. con el fin de caracterizar la presencia de
'\lelos polimorficos del ADN en las poblaciones inclf-
genas y mestizas colombianas (20-22). Tambien se
han desarrollado clil'erentes trabajos de investigacion
a nivel poblacional. con el fin de conocer tanto la
estructura genetica como nuestra composicion racial
en terminos de mestizaje. Con clichos eSllldios preten-
demos identificar si la poblacion general 0 sus dislin-
tas slIbpoblaciones. clllllplell can los reqllisitos mfni-
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1110S necesarios para los anal isis esradisricos, bien sea
aplicablcs en las pruebas de patcrnidad 0 en la identi-
ficacion forense de individuos (23-26).
Los esrudios de polimortismo genetico urilizando ocho
sistemas sangufneos sobre una muesrra de 65.235
individuos clasificados por regiones naturales y por
la distribucion poluico-adrninistrativa, indican que
PQRCENTAJE
















Figura 3. Helemgeneidad racial ell /(/ poblacir5n colombial/a. Se
lI/ueSfrtlll los Ires cOlnpOl/e/lleS de mCZc/{1 /ri-efllicn (il/dfgena.
cc/ilcnsoide y lIegroide) para algI/lias cil/dndes capilnlcs. Se cSll.ldia-
1"01/ 60.235 il1dil'iduo,\' n nil'ell/acio/lol. Las jJrojJorciOl/('s de lIIe:c/a
(!/IIiw pora eI pm\" en gel/eml SOli: 66.66% de ulllul.wide, 22.38% de
illd~l.Jel/o.\' 1/.96% de COIllpOIU!l/fe lIegroide. Ciicu/a y Bumrwllallga
preSelllOI/ e/ mayor (,ol'lfel/ido racial ('(}I/GI.mide (70 - 80%). PO.l'!O,
Popay(ln y Tunja presell/all el II/ayor cOllfellidn racial indfgcl/a (40-
46%). 501/ Andres v QIlibd6 presell!w/ el //Iawr uJIIlellido racial
lIegroide (5 I - 67%). D%s fOil/ados de LO/H'Z, NO. (25).
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In poblacion colornbinna general, a difcrencia de la
poblacion europea, es totalrnente hctcrogcnca en su
estructura geneuca, tanto por efecto de las continuas
migraciones poblacionales como pOl' efecto de los
apareamientos maruales no alearorios (23-26). Ade-
mas, aunque el grueso de la poblacion colornbiana es
caucasoide (65.66%), las proporciones de cada elemento
racial (europeo, negroide 0 indigena) presenta amplios
rangos de variacion scgun la ubicacion geografica, y
segun sus antecedentes hisrorico-culturales, que deter-
minaron sus migraciones (Figura 3) (23-25).
Los resultados sobre la estrucrura genetica y cornpo-
sicion racial indican que nuestra poblacion colorn-
biana general no cumple ni can las condiciones
poblacionales de aleatoriedad (poblacion pannutica)
necesarias para los analisis estadfsricos de idenrificacion
forense, ni con las condiciones de homogeneidad
racial. Estos hechos obligan a un anal isis genctico
subpoblacional especffico para cada una de las regiones,
departarneruos, ciudades 0 municipios, 10 que toma-
ria varios arios. Bajo las condiciones actuales es ab-
solutamente imposible calcular, para la poblacion
general, tanto los Indices de patemidad como los
indices de identificacion forense, Es decir, los mar-
cadores polimorficos, tal como se encuentran defini-
dos hoy dia en nuestra poblacion, solo sirven como
elementos de exclusion (23-25).
En 25 familias de la etn;a Coyaima (Tolima) se estu-
dial·on varios marcadores VNTR pertenecienles a los
loci D2544, D 145 13 Y D 17579 (20-22). Las frecuen-
cias especlficas de los alelos alii caracterizados fueron
comparados con aquellos daros obtenidos en los euro-
peos, negros e hispanos de Norte America, e indican
que no existen diferencias significativas a nivel
poblaeional. Es decir, diehos marcadores VNTR son
genericos a dichos grupos raciales, y muy seguramen-
te tienen escaso valor poblacional. Ello nos indica que
se deben bacer mueSlreos poblacionales a fin de poder
idenlificar aquellos marcadores VNTR especificos a
grupos raeiales 0 etnicos para proposiros forenses (20).
Teniendo en cuenta que la poblacion colombiana es
geneticalllente heterogenea, y que los estudios
subpoblacionales tomarlan varios afios, se recomen-
daria hacer primero una base de datos con los marca-
dores genelicos de aquellas poblaciones en necesi-
dad urgente para su identificacion, como serfan las
poblaciones careelarias y las poblaciones al servicio
de la justicia nacional (policla, ejerciro y servicios
de inteligencia), de la misma lllanera que 10 ha hecho
el FBI de los Estados Unidos.
Consideramos que los estudios geneticos poblacionales,
y la revision con stante de los metod os moleculares
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forenses, son la unica manera de asegurar una adecua-
da justicia, Es absolutamente necesario el estahleci
miento de criterios nacionales y cientfficos antes de
que una prueba pase del laboratorio a la sala de justicia.
Actemas, se deben incluir leyes que aseguren el CUIll-
plimienta de esos criterios. Tarnbien es claro que la
justicia podra valarar abjetivamente las pruebas farenses
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cuando los jueces, abogados y fiscalcs, esten deb ida-
mente capacitados para poder ponderar los aspectos
cientfficos en cuesti6n, y no s610 se lirniren a revisal'
los crediios acadernicos de los expenas peritos. La
justicia no se debe limitar simplemente a admitir el
testimonio de un experto cientffico C0l110 prueba, y en
delegar a1 jurado la determinacion de SlI valor.
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